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действовал на субтилизин Карлсберг. В результате ПЦР из генома картофеля 
был выделен амплифицированный фрагмент ДНК, обозначенный как PKPIJ-
B, состоящий по данным секвенирования из 582 пар нуклеотидов. На 
основании нуклеотидной последовательности (н.п.) выделенного фрагмента 
гена PKPIJ-B была восстановлена аминокислотная последовательность 
кодируемого им белка. Последовательность первых 20 остатков полностью 
совпадала с определенной ранее N-концевой аминокислотной 
последовательностью белка PKCI-23. Сравнение полученной н.п. с 
опубликованными в NCBI последовательностями, кодирующими белки 
группы PKPI-B из других шести сортов картофеля, показало высокую степень 
гомологии (от 89 до 99 % идентичных остатков) между ними. Замены во всех 
последовательностях локализуются в одних и тех же участках. Это может 
указывать на то, что они являются точками рекомбинации. Анализ 
аминокислотных последовательностей PKCI-23 и известных белков PKPI-B, 
показал, что они содержат от 86,5 до 98,6 % идентичных остатков, часть из 
которых является консервативной. К ним в первую очередь относятся первые 
10 и остатки цистина. Несмотря на высокое сходство первичных структур, 
белки PKPI-B различаются по специфичности действия на химотрипсин и 
трипсин, что связано с заменами аминокислот в реактивных центрах, 
ответственных за связывание ферментов. Можно предположить, что эти 
замены происходят в результате адаптивной эволюции, направленной на 
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соединений, представляющих угрозу для живых организмов. Показано, что 
наиболее эффективным и экономически выгодным является разложение ПХБ с 
использованием бактерий (Васильева, Стрижакова, 2007). Активность штаммов 
по отношению к ПХБ обусловливается наличием метаболических систем 
разложения незамещенного бифенила (Pieper, 2005). При аэробной деструкции 
бифенил разлагается до бензойной и гидроксипентадиеновой кислоты 
благодаря последовательному действию ферментов  бифенил диоксигеназы, 
дигидродиол дегидрогеназы, 2,3-дигидроксибифенил диоксигеназы и 
гидролазы. Эти ферменты, кодируемые bph-генами, обычно индуцируются 
бифенилом и вовлечены в кометаболизм ПХБ. Основным ферментом, 
определяющим деструктивную активность бактериальных штаммов, является 
бифенил диоксигеназа (гены bphA1A2A3A4) (Pieper, 2005). Особый интерес 
представляет изучение систем биодеградации бифенила у бактерий, способных 
разлагать данные поллютанты в экстремальных условиях, в частности при 
повышенной солености среды. 
Цель – изучить гены, кодирующие α-субъединицу подсемейства 
бифенил/толуол диоксигеназ, галотолерантных бактерий-деструкторов 
бифенила рода Rhodococcus. 
Скрининг галотолерантных штаммов Rhodococcus sp. ЕК-7, ЕК-8, ЕК-9, 
ЕК-10, ЕК-11 и ЕК-12 показал наличие одного из главных генов деструкции 
бифенила – гена bphA1. Длина ДНК-фрагментов составляет порядка 500 п.н. 
Амплифицированные участки ДНК соответствуют правой части генов α-
субъединиц терминальных оксигеназ, включающих каталитический центр 
(Witzig et al., 2006).  
Для выявления сходства и различий между исследуемыми участками 
генов, кодирующих α-субъединицу подсемейства бифенил/толуол диоксигеназ, 
был проведен анализ полиморфизма длин рестрикционных фрагментов (ПДРФ-
анализ) полученных ампликонов. Гидролиз ДНК эндонуклеазой HhaI привел к 
образованию фрагментов длиной 250, 127 и 55 п.н. Набор рестрикционных 
фрагментов полученный после обработки ампликонов bphA1-гена исследуемых 
штаммов рестриктазой HaeIII  был представлен фрагментами ДНК длиной 130, 
115, 90 и 77 п.н. Таким образом, ПДРФ-анализ выявил сходство между 
исследуемыми участками bphA1-гена штаммов Rhodococcus sp. ЕК-7, ЕК-8, ЕК-
9, ЕК-10, ЕК-11 и ЕК-12, а так же известных штаммов-деструкторов бифенила 
рода Rhodococcus. 
Определены нуклеотидные последовательности фрагментов генов α-
субъединицы подсемейства бифенил/толуол диоксигеназ размером 395-415 
п.н., амплифицированные с ДНК штаммов Rhodococcus sp. ЕК-7, ЕК-10 и ЕК-
11. Исследуемые участки ДНК были на 95–99 % сходны с генами α-субъединиц 
бифенил-, бензол-, толуол диоксигеназ бактерий рода Rhodococcus. 
Наибольшее сходство (99 %) наблюдалось с геном bphA1 деструктора ПХБ 
Rhodococcus sp. Р1. Сходство с геном bphA1 известного активного штамма-
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